


















































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































Young controls  33.5  31.3‐35.0  0.68  7 
Old controls  62.1  51.9‐76.4  5.09  16‐17 
Young treated  30.3  24.8‐34.0  1.69  7‐8 
Old treated  69.5  58.8‐86.3  5.87  17‐18 
Table 2: Putative annotation of transcripts up‐regulated in response to temperature in older animals 
(3°C animals compared with 0°C controls of the same age). 
Contig/EST ID  Putative annotation  E value  Function 
Contig01571  60s ribosomal protein L13  2.04e‐73  Translation 
Contig02011  Cytochrome C1  9.09e‐96  Mitochondrial 
respiratory chain 










Contig04203  40s ribosomal protein S3  2.31e‐27  Translation 
Contig04568  U6 sn RNA associated Sm‐like protein  2.45e‐21  RNA processing 
Contig13913  Ubiquitin‐like protein FUB1 isoform X3  4.85e‐14  Protein degradation 
Contig15516  Metalloendopeptidase  1.04e‐16  Peptide hydrolysis 
A02_06B01  LOAG_17945  1.04e‐16  Translation 
A02_24E01  40s ribosomal protein S21‐like isoform X2  1.34e‐32  Translation 
Contig17114  Adenosylhomocysteinase A  0.0  Metabolism 





Contig/EST ID  Putative annotation  E value  Function 
Contig00005  Tyramine beta hydroxylase  2.58e‐20  Neurotransmitter 
Contig00041  Endochitinase  1.39e‐65  Shell production 
Contig00045  Endochitinase  1.95e‐48  Shell production 
Contig00905  Reactive oxygen species modulator 1  1.41e‐18  Redox homeostasis 
Contig01056  Nacrein‐like protein 1  1.51e‐30  Shell production 
Contig01069  Actin  1.15e‐80  Cytoskeleton 
Contig01340  Protocadherin – Fat 4  1.20e‐41  Cell adhesion 
Contig01359  Tyrosine kinase‐like  2.17e‐110  Signalling 
Contig01361  Thioester containing protein B  2.95e‐27  Protease inhibitor 
Contig01552  Manganese superoxide dismutase  7.07e‐121  Antioxidant 




Contig02135  Perlucin  4.66e‐16  Shell production 
Contig02265  Carbonic anhydrase  1.11e‐32  Shell production 
Contig02381  C1q  2.36e‐23  Immune 
Contig03241  Calponin 2  3.14e‐18  Cytoskeleton 
Contig03532  Thioester‐containing protein B  6.27e‐113  Protease inhibitor 
Contig03833  Organic cation transporter protein  1.74e‐46  Membrane transport 
Contig04163  Peptidyl prolyl cis‐trans isomerase B  1.19e‐61  Protein folding 
Contig04203  40s ribosomal protein  2.31e‐27  Translation 
Contig04781  Glucose regulated protein 78kDa  1.23e‐83  Protein folding 
Contig06531  Cytochrome C oxidase subunit 5B  1.46e‐22  Mitochondrial 
respiratory chain 
Contig07127  40s ribosomal protein S14  2.51e‐36  Translation 
Contig09062  CGI_10016952  5.4e‐13  Involved in cell matrix 




Contig/EST ID  Putative annotation  E value  Function 






Contig00484  Apolipophorins‐like  1.39e‐17  Immune/lipid 
metabolism 
Contig00490  Complement component C3  8.38e‐19  Immune 





Contig01055  Coagulation‐like factor  5.96e‐54  Immune 
Contig02083  Calpain‐A  1.42e‐52  Protease: 
multifunctional 






Contig04203  40s ribosomal protein  2.31e‐27  Translation 




Contig15516  Metalloendopeptidase  5.00e‐18  Peptide hydrolysis 
Contig17114  Adenosylhomocysteinase A  0.0  Metabolism 





































Contig07305  60s ribosomal RPL31  3.86e‐11  Translation   
Contig08959  CGI_10028476  2.81e‐34  Unknown   
Contig17802  40s ribsosomal S12  8.37e‐30  Translation   
Table 6: Comparison of the number of clones and annotation levels of young animals with old 
animals under control conditions at 0°C  
Tissue  Age  No of clones up‐regulated  No of mappings to contigs  No of annotations 
Mantle  Young  132  66  23 
  Old  791  114  23 
Siphon  Young  46  21  5 
  Old  371  78  14 
Foot  Young  32  21  6 
  Old  101  35  12 
Gill  Young  31  22  6 








Contig/EST ID  Putative annotation  E value  Function 
Contig00464  Ribosomal protein L22  4.15 e‐40  Translation 
Contig00634  Tyramine beta hydroxylase  7.29 e‐127  Neurotransmitter 
Contig00731  Collagen α‐2 (I) chain  2.66 e‐24  Cytoskeletal 
Contig00796  60s ribosomal protein L37a  4.30 e‐23  Translation 
Contig00823  Muscle LIM protein M1p84B  1.09 e‐43  Multifunctional 
Contig00873  Histone H3  2.06 e‐68  Transcription 
Contig01056  Nacrein‐like protein 1  1.51e‐30  Shell production 




Contig01549  CGI_10002181  4.02 e‐165  Immune 
Contig02011  Cytochome C1  9.09 e‐96  Mitochondrial 
respiratory chain 
Contig02214  Putative nuclear hormone receptor HR3  2.36 e‐141  Transcription 
Contig02265  Carbonic anhydrase  1.11e‐32  Shell production 
Contig02381  C1q  2.36e‐23  Immune 





Contig04781  Glucose regulated protein 78kDa  1.23e‐83  Protein folding 
Contig06350  RNA binding protein NOB1  1.02 e‐60  RNA processing 
Contig07293  UspA domain containing protein  3.17 e‐30  Response to stress 
Contig16108  Tropomyosin  9.91 e‐28  Cytoskeletal 
Contig17207  LOTGIDRAFT_171372  4.98 e‐21  Transcription 




Contig/EST ID  Putative annotation  E value  Function 
Contig00103  NADH dehydrogenase subunit 1  1.34 e‐129  Mitochondrial 
respiratory chain 






Contig00484  Apolipophorins‐like  1.39e‐17  Immune/lipid 
metabolism 




Contig01309  Actin, cytoplasmic  1.33 e‐104  Cytoskeletal 
Contig01361  CGI_10023765  2.95 e‐27  Protease inhibitor 
Contig01573  Calreticulin  1.70 e‐159  Protein folding 
Contig01591  Peptidyl prolyl cis‐trans isomerase  3.46 e‐42  Protein folding 
Contig01734  Lipoma HMGIC fusion partner‐like 3  9.68 e‐41  Uncharacterised 
Contig02135  Perlucin  4.66e‐16  Shell production 
Contig02449  LOTGIDRAFT_223715  1.14 e‐71  Transporter 
Contig03463  ATP‐dependent RNA helicase DDX5  1.32e‐169  Transcriptional 
regulation 
Contig03532  Thioester‐containing protein B  6.27 e‐113  Protease inhibitor 
Contig04062  Actin  6.45e‐113  Cytoskeleton 
Contig05358  Quinone oxidoreductase  5.35 e‐73  oxidoreductase 
Contig06040  EF‐hand domain containing protein  6.15 e‐65  Calcium 
binding/signalling 














Contig00449  Uncharacterised Aplysia californica  1.65 e‐138  Unknown 




Contig04780  Glucose regulated protein 78kDa  1.23e‐83  Protein folding 
Contig05978  Predicted HSP75  3.94 e‐130  Stress response 
Contig12424  Serine threonine protein kinase PAK1  7.99 e‐25  Multifunctional 
Contig13689  Predicted SURF‐1 like protein  6.22 e‐14  Mitochondrial respiratory 
chain 
Contig16715  BTG‐1  5.70 e‐43  Anti‐proliferation protein 
Contig16896  Hypothetical Lottia gigantea  1.87 e‐63  Cell 
proliferation/cytoskeleton




Contig/EST ID  Putative annotation  E value  Function 











Contig02265  Carbonic anhydrase  1.11e‐32  Shell production 
Contig02856  Deleted in malignant brain tumours 1   3.58 e‐17  Immune 
Contig04062  Actin, cytoplasmic 2 isoform XI  6.45 e‐113  Cytoskeleton 
Contig04781  Glucose regulated protein 78kDa  1.23e‐83  Protein folding 
Contig05366  Eukaryotic peptide chain release factor  3.28 e‐27  Translation 
Contig08959  CGI_10028476  2.81e‐34  Unknown 
Contig11055  Zinc metalloproteinase nas 1‐ like  3.11 e‐14  Peptidase 
Contig12424  Serine threonine protein kinase PAK1  7.99 e‐25  Multifunctional 
